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1.はじめに


























田浩智氏 (熊本大学) により行われた。まず、CCR5を全く発現しない標的細胞 U373





が野生型の標的細胞に、野生型の HIV‐ IiR‐FL を接種させた場合の感染細胞頻度で正規
化された値である。以上の実験を、細胞表面上に発現する変異型 CCR5の密度を変え
23回行った。本研究では、ウイルス侵入に寄与できない変異型 CCR5補助受容体を
ウイルス侵入阻害薬が結合している CCR5補助受容体 | と考えている。
3. ウイルス侵入機構を考慮した数理モデル





















で、 m と Tは生物学的不確実性を持つため、分布していると仮定する。モンテカルロ
シミュレーションによるm と Tの分布推定を以下に概要を説明する : まず、 m と Tが
それぞれカテゴリカル分布と幾何分布に従う と仮定する。すなわち、
m\sim Cat(p_{1},p_{2}):= ii_{k=1}^{3}p_{k}^{[m=k]}. fork\in(1,2,3) (3)
T\sim Geo(p_{3}):= p_{3}(1-p_{3})^{T-1} . (4)




SSR (p_{1},p_{2},p_{3})=\displaystyle \sum_{i=1}^{23}(J_{model}(i)-i_{da\mathrm{t}a}(i))^{2} (5)
式(5)は、実験データとモデル予測値との誤差を表しており、 I_{model}(i) , I_{data}(i)はそれ
ぞれ、 i番目の実験データ、 i番目のモデル予測値である。実験データは全23 回通し
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図1 . 推定されたパラメータの分布
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モンテカルロ法により推定されたmの分布 (図 1\mathrm{A}) と Tの分布 (図 1\mathrm{B}) を示している。 1\mathrm{A} より、CCR5 クラスターが機
能的であるには、ほとんど全ての CCR5が野生型という事が分かる。また 1\mathrm{B} より、およそ2−3個の機能的な CCR5
がHW‐1侵入に関与している事が分かる。
図 1\mathrm{A} より、 mは平均値が2.4である事が分かる。これは、CCR5 クラスターが機能
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図3. 実験データとモデル予測値の比較
ウイルス感染実験データ (□) と式(2) より計算されるモデル予測値 との比較を行った。モデル予測値の計
算には、 m と Tの全ての組み合わせに関して計算し、頻度に応じて、大きさを変えてプロットした。図より、式(2)
はうまく、ウイルス感染実験データを説明している事が分かる。
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図4. HIV‐I 侵入阻害薬の評価
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